















































































































中で 1つの seedだけを hash tableに登録する. segment indexingでは，








トリードから抜き出した seedと，参照配列から抜き出し hash tableに
登録された seedを比較する際に，1塩基までの変化を許容する比較（以
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下，exible matchと呼ぶ）を行う．exible matchは，FPGAでは回路
資源の投入，GPUでは複数のビット演算の組み合わせで実現される．こ
の exible matchは，比較演算が複雑になるため処理速度には悪影響を与
えるが，seed中の変異を打ち消せるためマッピング精度の向上が期待で
きる．(2)，(3)を組み合わせて考えた場合，従来と同等以上のマッピング
精度で大幅な高速化を実現できることを実験的に示した．
(4)可変maskを用いた hashは，hash関数そのものの改善を目的とす
る．DNA配列は，特定の並びが反復して出現することが多いため，hash
の衝突が不均一になりやすい．そこで，事前に参照配列からmaskの表を
計算しておき，この表を元に反復して出現するDNA配列の並びには大き
なmaskを用いて細かく hash，逆にほとんど出現しないDNA配列の並び
には小さなmaskを用いて荒く hashすることにより，全体として，均一
に hashできるようにする．本手法は，hashの総衝突数（平均比較回数）
を半分以上に削減できることを実験により示した．
(5)解候補の確率的削除とは，ショートリードから抜き出した seedか
ら，hash table を用いて解候補を見つけたときに，その解候補について
Smith-Waterman法（SW法）を用いてスコアを計算するかを確率的に
決定する手法である．SW法を計算する回数を減らすことが目的である．
スコアの理論的な上限値と暫定的なスコアの差を元に，新しく得られた
CALを SW法を用いてスコア付けを行うかどうか，を確率的に決定する．
この方法は，SW法を適応する数を減らすことができる一方で，高いスコ
アの解候補を捨ててしまう可能があるため，マッピング精度を低下させ
る可能性がある．実験によると，SW法の総計算回数を半分にするとき
に，マッピング精度の低下は 0.01%以下であったため，本手法は有効であ
ることが示された．
本研究は，新たに並列処理手法を提案し，FPGAまたは GPUを PCI
Expressで接続したパーソナルコンピュータいう小規模なショートリード
マッピング高速計算システムを構築した．本手法の有効性を検証するた
めの性能評価を行った．まず，ショートリードと参照配列間の変位量と
マッピング精度の関係を正確に測定するために，参照配列から人為的に
変異を加えたショートリードを模擬データとして作成し，他の手法とマッ
ピング精度の比較を行った．その結果，最もマッピング精度の高いソフ
トウェアの一つであるBWAと比べて，本手法は，変異が少ない場合で同
等，変異が多い場合で優位な結果を示した．次に，DNAシーケンサーが
生成した実データを用いて処理速度を測定を行った．最有力なソフトウェ
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アマッピングツールBWAと比較して，FPGAシステムで 18倍，GPUシ
ステムで 8倍程度の高速化を達成した．この処理速度は，ヒト一人分の
DNAの塩基配列解読をそれぞれ 1時間程度，2時間程度で処理可能な性
能である．本研究は，FPGAとGPUのどちらがショートリードマッピン
グに向いているか，効率的に処理できるかを明らかにすることを目的に
しているものではない．FPGAとGPUは，価格，消費電力，柔軟性など
が異なるため，状況に応じて最適な選択が異なり，両者は並立できるも
のだと考えている．本研究は，FPGAシステム，GPUシステム，双方に
おいて高い性能を示したことが重要であり，その成果は低価格で高速な
DNA解析の実現に貢献するものである．
また，本研究で提案した手法は，従来のハードウェアシステムとは異
なり，メモリ転送速度の制約をほとんど受けずに，ハードウェアの規模に
応じて性能向上可能である．これは，提案手法が，本論文で示したハード
ウェア構成において他の手法に対して優れているだけでなく，将来開発
されるであろうより大規模なハードウェアを用いれば，より優れた性能
が実現できることを意味する．将来のDNAシーケンサーの性能（ショー
トリードの生成速度）向上，DNAシーケンシングの需要拡大が予想され
ているが，CPUの性能向上が鈍化しているため，CPUの性能に依存する
ソフトウェアアプローチでは，将来求められる性能に対応できない．提
案手法を用いれば，より大規模なハードウェアを用いることで将来にお
いても十分な性能が達成できると考えられる．
最後に，本研究の情報科学分野一般における貢献について述べる．ショー
トリードマッピングは，処理の潜在的な並列性が非常に高い一方で，大規
模なデータに対して局所性が低い参照を頻繁に行う問題である．このよ
うな問題は，メモリ転送速度がボトルネックとなるため，FPGAやGPU
を用いた並列処理で大幅な高速化を実現することはできないと考えられ
て来た．本研究は，その定説に挑戦したものであり，本研究の成果を通し
て，他の同様の問題に対しても，突破口のヒントを与えうるものである．
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